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摘要 : 川 金 丝 猴 ( Rhinopithecus roxellana) 是 我 国 特 有 珍稀 濒危 物种 ,了 解 其 种 群 遗 传 结构 和 关键 影响 因素 ,对 该 物种 的 保护 具有 
重要 意义 。 以 我 国 分 布 最 东 端 的 湖北 神农 架 川 金丝猴 种 群 为 研究 对 象 ,基于 非 损伤 性 DNA 技术 和 微 五 星 DNA 遗传 标记 等 分 
子 生物 学 方法 及 景观 遗传 参数 ,探讨 了 神农 架 川 金 丝 猴 的 遗传 多 样 性 和 人 遗传 结构 , 则 在 为 州 金 丝 猴 的 研究 及 川 金 丝 猴 种 群 的 可 
持续 发 展 提供 理论 基础 。 利 用 12 个 多 态 性 微 卫星 位 点 ,在 455 份 川 金丝猴 类 便 样 品 中 , 共 检 测 到 62 个 微 卫 星 等 位 基因 ; 共 鉴 
定 出 316 个 不 同 川 金丝猴 个 体 ; 种 群 的 平均 期 望 杂 合 度 .平均 观察 杂 合 度 和 多 态 性 信息 含量 分 别 为 0.626 .0.559 和 0.650; 群 体 
间 的 Nei's 遗传 距离 为 0.046 一 0.139 ,分 化 系数 为 0.015 一 0.046。 结 果 表 明 与 其 他 地 区 州 金 丝 猴 种 群 相 比 ,神农 架 川 金丝猴 种 群 
有 具有 和 较 低 的 遗传 多 样 性 水 平 ,种 群 内 部 存在 遗传 分 化 趋势 ;结合 景观 参数 分 析 表 明 地 理 距离 不 是 影响 神农 染 川 金丝猴 群体 间 遗 
传 距离 的 主要 因素 ,而 生境 中 的 灌 从 和 草地 以 及 人 类 活动 干扰 可 能 是 影响 川 金丝猴 遗传 交流 的 主要 因素 。 

关键 词 : 神 农 架 保护 区 ; 川 金 丝 猴 ; 遗 传 结构 ; 微 卫星 标记 ;遗传 景观 学 
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Abstract: The golden snub-nosed monkey ( Rhinopithecus roxellana) is an endemic and extremely endangered species in 
China. Understanding the population genetic structure of the golden snub-nosed monkey and the key factors affecting, it 1s 
very important for the protection of this species. The golden snub-nosed monkey population in the Shennongjia National 
Nature Reserve is an isolated population in the easternmost part of China. It is reported that out of three populations 
(Qinglin, Siehuan-Gansu, and Shennongjia), the Shennongjia population is the smallest, and has the lowest genetic 
diversity. However, studies have shown that this population plays an important role in the genetic evolution of the species. 
Therefore , protection of the golden snub-nosed monkey in the Shennongjia National Nature Reserve is very important. In this 
study, genetic structure and genetic diversity of the golden snub-nosed monkey population in the Shennongjia National 
Nature Reserve were studied using molecular biology techniques and landscape genetics methods. These findings would 


provide a foundation for the sustainable development of populations and further research on the golden snub-nosed monkey. 
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Twelve selected polymorphic microsatellite loci were used. A total of 455 fecal samples were collected from 11 sites where 
the monkeys often appear in four main distribution areas in the Shennongjia National Nature Reserve. There were 62 alleles 
detected, and the number of alleles identified per locus ranged from four to seven. The collected fecal samples belonged to 
316 individual golden snub-nosed monkey. The distribution of high-frequency alleles in each locus followed similar trends 
among different golden snub-nosed monkey groups and study sites; however, the distribution of low-frequency alleles was 
different. The frequency of alleles less than 0.1 accounted for 21.5396— 43.564906 in different groups and different sites. The 
mean observed heterozygosity ( H,) , mean expected heterozygosity ( H), and mean polymorphism information content 
( PIC) of the population in Shennongjia were 0.626, 0.559, and 0.650; the range of Ho, H,, 
in the Shennongjia National Nature Reserve were 0. 578—0. 639, 0.515—0. 610, and 0.600—0. 641, respectively. 


and PIC among four groups 


Differences in genetic diversity values among groups and sites were not significant. Compared with the Qinglin and Sichuan- 
Gansu populations, genetic diversity of the Shennongjia golden snub-nosed monkey was low. Nei's genetic distance of four 
populations ranged from 0.046 to 0.139, and their F, value ranged from 0.015 to 0.046. Genetic difference between the 
Dalongtan and Jinhouling groups was the greatest, and that between the Jinhouling and Qianjiaping groups. was the lowest. 
The 1solation-by-distance model showed that the genetic distance at different study sites was not significantly associated with 
geographic distance. Information from GIS ( Geographic Information System) indicates that the-main factors influencing the 
genetic distribution of the golden snub-nosed monkey in the Shenongjia National Nature Reserve were the interference from 
human activities and their fragmented habitats such as shrubs, grassland and road in the habitat, not their geographical 


distances. 
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microsatellite marker; landscape genetics 


JE A23 C Rhinopithecus roxellana) JR HP ERIE D HEX 1 EED, FAR 
动 干扰 HB fe SER DSL, JI E ARRE A 3 2 ER WJI- RA WERKA E 3 个 独立 分 布 
K 。 神 农 架 川 金丝猴 种 群 是 分 布 在 最 东 端 ,种 群 数量 最 少 ,已 有 研究 显示 该 种 群 在 遗传 进化 史上 具有 重 
要 的 地 位 “” ,3 个 川 金丝猴 地 理 种 群 中 ,神农 架 种 群 与 其 它 两 个 种 群 间 的 遗传 距离 最 大 “”。 因 此 ,对 神农 
染 川 金丝猴 种 群 的 研究 和 保护 具有 重要 的 意义 。 

生境 破碎 化 容易 导致 种 群 相互 分 割 ,基因 交流 受阻 ,给 珍稀 濒危 的 小 种 群 带 来 明显 的 负面 影响 ”。 大 量 
研究 表明 , 受 生境 隔离 影响 的 的 小 种 群 ,种 群 数量 加 速 下 降 , 受 遗传 漂 变 、 近 交 繁 殖 影 响 促使 种 群 的 遗传 多 样 
性 水 平 降 低 “”。 近 年 来 ,在 保护 遗传 学 研究 的 基础 上 ,结合 物种 的 生境 和 景观 研究 方法 ,形成 了 景观 遗传 
学 人 研究 ,定量 确定 生境 景观 特征 对 种 群 遗传 结构 与 遗传 多 样 性 的 影响 研究 。 我 国学 者 对 大 熊猫 
(Ailuropoda melanoleuca.) ^"? . ^& RS ( Nipponia nippon)” W & 22% ( Rhinopithecus bieti ) 79: 和 藏 羚羊 
( Pantholops~hodgsonii)' 等 动物 已 有 相关 研究 。 

日 前 ,神农 染 自 然 保 护 区 的 川 金丝猴 种 群 主要 集中 分 布 在 大 龙潭 .千家 坪 和 金 猴 岭 3 个 区 域 , 男 外 还 有 1 
个 人 工 袜 食 群 体 , 该 群 共 有 川 金丝猴 近 80 只 ,包括 6 个 一 雄 多 上 肉 家 庭 单元 和 1 个 全 雄 单元 ,这 是 为 该 川 金 丝 
猴 种 群 复壮 及 保护 提供 种 质 资源 ,神农 架 自 然 保 护 区 以 人 工 补 食 的 方法 对 川 金丝猴 进行 招引 试验 而 形成 , 相 
对 稳定 活动 于 大 龙潭 区 域 ”” 。 本 研究 试图 分 析 神 农 架 自然 保护 区 川 金丝猴 的 遗传 多 样 性 ,掌握 不 同 群体 
间 的 基因 流 状况 ,探讨 阻碍 种 群 间 遗 传 交 流 的 主要 景观 和 生境 因素 ,为 神农 架 川 金丝猴 的 保护 和 制定 合理 可 
行 的 保护 管理 措施 提供 科学 依据 。 


1 材料 和 方法 


1.1 研究 材料 
湖北 神农 架 自 然 保护 区 的 川 金丝猴 种 群集 中 分 布 在 千家 坪 、 金 猴 岭 和 大 龙潭 等 3 个 区 域 ,本 研究 选择 在 
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川 金 丝 猴 的 活动 频繁 区 域 采 集 准 便 样品 。 采 集 样品 时 ,使 用 一 次 性 无 菌 塑料 手套 ,尽量 收集 新 鲜 的 川 金丝猴 
表层 凑 便 样品 。 将 样品 装 入 含 硅 胶 的 15mL 收集 管 中 , 尽 快 保存 在 -20%C 冰柜 。 同 时 记录 取样 时 间 、GPS 位 
点 .采集 地 点 生境 描述 等 信息 。 

于 2013 年 11 月 至 2014 年 12 月 期 间 , 共 采集 到 川 金丝猴 类 便 样品 455 份 ,分 属于 11 个 川 金丝猴 主要 活 
动 点 (图 1)。 其 中 ;大 龙潭 川 金丝猴 群体 样品 203 份 (DLT-1 猴 群 65 £3 , DLT-2 猴 群 40 份 .DLT-3 猴 群 73 份 \ 
DLT-4 猴 群 25 份 ) , 金 猴 岭 川 金丝猴 群体 样品 102 份 (JHL-1 猴 群 36 份 JHL-2 TE 40 份 JHL-3 TRE 15 份 、 
JHL-4 JE 11 份 ) ,千家 坪 川 金丝猴 群体 样品 75 份 (QJP-1 猴 群 和 QJP-2 猴 群 分 别 有 18 和 57 份 ) ,大 龙潭 川 
金丝猴 人 工 补 食 群 体 样品 75 份 。 
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图 1 Jl| $ £55 25 (8 FE Gn SR S e 23 fn E 
Fig.1 The sampling location of golden snub-nosed monkey fecal samples 
DLT: 大 龙潭 群体 ,Dalongtan group that included DLT-1, DLT-2, DLT-3, DLT-4;DLT-R: 大 龙潭 人 工 补 食 群 ,the provisioned group of DLT; QJP : 
千家 坪 群 体 ,Qianjiaping group that included QJP- 1 and QJP-2;JHL: 金 猴 岭 群 体 ,Jinhouling group that included JHL- 1, JHL-2, JHL-3, JHL-4 


1.2 EDNA 的 提取 和 微 卫星 DNA fu ji i oe 

3 HI QIAamp DNA Stool 试剂 盒 (Qiagen) f UI] E 22 15:28 fii DNA ,具体 的 操作 方法 参照 试剂 盒 说 明 书 。 
TORRE fH DNA 保存 于 -20C 冰箱 。 

在 已 有 文献 中 选取 32 个 多 态 性 较 高 的 川 金丝猴 微 卫 星 位 点 ”1 ,通过 预 实验 筛选 后 ,得 到 12 个 多 态 性 
较 高 .在 众 便 样品 中 能 较 稳 定 扩 增 的 微 卫 星 位 点 进行 后 续 人 研究 。 选 择 的 微 卫 星 位 点 分 别 为 : D1S1656、 
D1S533 .D3S1768 .D6S1056 .D6S474 .D6S493 .D7S794 .D10S1432 .D10S676 .D17S1290 .D3S1766 .D9S905，, 
1.3 ”人 微 卫星 DNA 位 点 PCR 扩 增 和 基因 分 型 

微 卫星 DNA 位 点 的 PCR 扩 增 体系 为 :1x PCR buffer( 含 MgCl, ) ,0.2mmol/L dNTPs, 1 jumol/L 的 正 向 荧光 
标记 引物 和 1pmol/L 反 向 引物 ,2mg BSA ,0.6U HotMaster " 聚合 酶 和 10 一 20ng 的 基因 组 DNA 模板 。PCR 扩 
增 条 件 为 :94% 热 启动 Smins;94% 变性 15s .退火 温度 50 一 60%C ,30s ,72*C 延伸 45s(35 个 循环 ) ;最 后 72%C 延 
伸 10mins; 扩 增 结束 后 保存 在 4% 。 每 次 扩 增 过 程 中 设 定 阴 性 对 照 ,每 个 样品 扩 增 3 次 。 
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PCR 扩 增 产物 在 ABI-3730XL 遗传 分 析 仪 上 进行 分 型 分 析 ,由 Genemapper V4.0 分 析 软 件 输出 分 型 结果 ， 
并 辅 以 人 工 核对 和 校正 。 最 后 ,采用 Bellemain 等 (5 微 卫星 基因 分 型 的 标准 确定 杂 合 位 点 与 纯 合 位 点 。 
1.4 数据 分 析 

用 Microchecker V2.2.3 软件 ”检测 每 个 位 点 是 否 存在 无 效 等 位 基因 或 等 位 基因 缺失 等 情况 ; 由 Cervus 
V3.0 软件 Bt 计算 微 卫 星 位 点 的 无 亲缘 关系 个 体 间 具 有 相同 基因 型 的 概率 (PID 值 ) 和 全 同胞 个 体 间 具 有 相 
同 基因 型 的 概率 (PIDsib 值 ) 。 对 微 卫星 分 型 结果 进行 个 体 识 别 , 将 所 有 微 卫 星 位 点 的 基因 型 都 相同 .或 者 只 
有 一 个 位 点 上 的 基因 型 不 相同 的 样品 判断 为 一 个 个 体 ” 。 分 别 计算 微 卫星 位 点 的 等 位 基因 数 (4) ,观察 杂 合 
EH) ,HHz8Z 4x HE (H,) 和 多 态 性 信息 含量 (PIC) 。 用 Genepop V4.0 软件 检验 每 个 位 点 是 否 符合 哈 温 平 
衡 (Hardy-Weinberg Equilibrium) 。 用 MSA 软件 ”计算 川 金丝猴 群体 间 的 遗传 距离 ;由 Fstat 2.9.3.2 ”计算 群 
体 间 的 遗传 分 化 系数 ( Fs) 和 近 交 系数 (Fs ) ;根据 遗传 分 化 系数 ”计算 群体 间 基 因 流 (Nem) o 

利用 已 有 的 神农 架 川 金丝猴 生境 数据 ,在 ArcGIS 9.3 软件 计算 各 样品 采集 点 间 的 地 理 距 离 ;结合 遗传 分 
化 系数 (Fw ) 和 群体 间 的 地 理 距 离 来 计算 地 理 距 离 和 遗传 距离 的 关系 ,进行 距离 隔离 模型 检验 ;在 IBD 
1.52 软 件 ” 中 对 地 理 和 遗传 距离 两 者 的 进行 相关 性 检验 ,并 检验 其 显著 度 。 


2 结果 与 分 析 


2.4 川 金 丝 猴 的 个 体 识别 

结果 显示 在 12 个 微 卫 星 位 点 上 未 发 现 无 效 等 位 基 和 等 位 基因 和 缺失 的 情况 ,所 有 微 卫 星 位 点 累计 没有 亲 
缘 关 系 的 个 体 间 有 相同 基因 型 的 概率 (PID 1E) W 2:96x 10? ,同胞 个 体 间 有 相同 基因 型 的 概率 (PIDsib 值 ) 为 
9.38x10“。 个 体 识别 分 析 中 ,为 保证 个 体 识别 的 准确 性 ;累计 微 丑 星 位 点 的 PIDsib 值 应 该 小 于 0.01 ,所 以 
将 扩 增 成 功 位 点 少 于 10 个 的 样品 排除 。 在 455 份 装 便 样品 中 共 鉴 定 316 个 不 同 的 个 体 , 其 中 大 龙潭 群体 154 
个 个 体 (DLT-1:53 个 DLT-2:23 A , DLT-3:60 4; DLT-4:18 7) ; 金 猴 岭 群体 52 ^ (JHL- 1:19 个 JHL-2:19 
个 JHL-3:9 个 JHL-4:5 个 ); 千 家 坪 群 体 57 个 (QJP-1:10 个 .QJP-2:47 个 ), 大 龙潭 人 工 补 食 群 体 56 个 
( DLT-R ) 。 
2.2 种群 遗传 多 样 性 

本 研究 共 检 测 到 62 个 等 位 基因 ,每 个 微 卫 星 位 点 有 4 一 7 个 不 等 ,平均 等 位 基因 数 日 为 5.17。 等 位 基因 
频率 分 布 不 均 ,各 群体 间 .各 猴 群 间 的 优势 等 位 基因 相对 集中 ,其 分 布 基本 一 致 。 所 检测 到 的 等 位 基因 中 ,有 
22 个 等 位 基因 的 频率 低 于 0.1, 占 总 数 的 35.48% ,频率 低 于 0.1 的 等 位 基因 分 别 均 占 到 了 种 群 的 21.53% 一 
43.5690 。 

神农 架 川 金丝猴 种 群 的 平均 期 望 杂 合 度 .平均 观察 杂 合 度 和 多 态 性 信息 含量 分 别 为 0.626 .0.559 和 
0.650 ,4 个 群体 中 的 微 卫 星 位 点 期 望 杂 合 度 为 0.578 一 0.639 .平均 观察 杂 合 度 为 0.515 一 0.610 多 态 性 信息 含 
量 为 0.600 一 0.641( 表 1)。 所 有 和 猴 群 的 平均 期 望 杂 合 度 为 0.528 一 0.635 平均 观察 杂 合 度 为 0.520 一 0.618 F 
均 多 态 性 信息 含量 为 0.552 一 0.681 ,群体 间 、 猴 群 间 各 多 样 性 指数 差异 不 明显 。 
2.3“ 种 群 遗 传 结构 

神农 架 川 金丝猴 4 个 群体 中 ,大 龙潭 人 工 补 食 群 体 与 大 龙潭 群体 千家 坪 群 体 和 人 金 猴 岭 群体 的 Nei's 遗传 
距离 分 别 为 0.089 .0.105 .0.139, 大 龙潭 群体 与 千家 坪 群 体 、 金 猴 岭 群体 的 遗传 距离 分 别 为 0.067 和 0.059, F 
家 坪 群 体 与 金 猴 岭 群体 的 遗传 距离 为 0.046。11 个 猴 群 相互 间 的 Nei's 遗传 距离 见 表 2, 

神农 架 川 金丝猴 整体 的 ,分 化 系数 为 0.042。4 个 群体 之 间 的 的 分 化 系数 为 0.015 一 0.046 ,遗传 差异 最 
大 的 是 大 龙潭 人 工 补 食 群 体 和 金 猴 岭 群体 ,最 小 的 是 金 猴 岭 群体 和 千家 坪 群 体 。11 个 猴 群 相互 间 的 For tE IL 
表 3。 基 于 12 个 微 卫 星 位 点 ,11 个 猴 群 间 Nem 值 为 2.697 一 21.010 ,推算 出 猴 群 的 基因 流 为 8.020, 

神农 架 川 金丝猴 群体 整体 Fr, 近 交 系 数 为 0.063 ,11 个 猴 群 的 近 交 系数 为 -0.048 一 0.095。 
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表 2 11 个 猴 群 的 Nei's 遗传 距离 
Table 2 Nei's genetic distance of golden snub-nosed monkeys in 11 study sites 

TRE 

RENT DLT-1 DLT-2 DLT-3 DLT-4 DLT-R QJP-1 QJP-2 JHL-1 JHL-2 JHL-3 
DLT-2 0.037 
DLT-3 0.083 0.115 
DLT-4 0.053 0.059 0.167 
DLT-R 0.129 0.140 0.270 0.106 
QJP- 1 0.174 0.158 0.183 0.163 0.145 
QJP-2 0.135 0.133 0.120 0.113 0.126 0.130 
JHL- 1 0.160 0.136 0.112 0. 258 0.217 0.163 0.114 
JHL-2 0.189 0.109 0.076 0. 170 0.200 0.196 0.132 0.095 
JHL-3 0.142 0.207 0.114 0. 243 0.291 0.268 0.171 0.158 0.104 
JHL-4 0.085 0.233 0.242 0. 263 0.276 0.242 0.168 0.246 0.213 0.101 

表 3 11 个 川 金丝猴 猴 群 的 Fo, fü 
Table 3 Forvalue of golden snub-nosed monkeys in 11 study sites 

TRE 

Mosen enden DLT-1 DLT-2 DLT-3 DLT-4 DLT-R QJP-1 QJP-2 JHL-1 JHL-2 JHL-3 
DLT-2 0.012 
DLT-3 0.023 0.032 
DLT-4 0.017 0.018 0.041 
DLT-R 0.038 0.043 0.067 0.032 
QJP- 1 0.059 0.048 0.057 0.048 0.045 
QJP-2 0.039 0.032 0.035 0.035 0.053 0.025 
JHL- 1 0.049 0.053 0.070 0.077 0.071 0.035 0.027 
JHL-2 0.061 0.073 0.039 0.071 0.049 0.034 0.026 0.039 
JHL-3 0.046 0.059 0.032 0.067 0.080 0.057 0.045 0.057 0.030 
JHL-4 0.028 0.031 0.044 0.040 0.085 0.053 0.048 0.087 0.063 0.024 


2.4 ”景观 遗传 分 析 


用 ArcGIS 软件 集成 的 神农 架 川 金丝猴 适宜 栖息 地 分 层 图 可 看 出 (图 2), 川 金丝猴 喜欢 活动 在 以 巴山 冷 
杉 为 主 的 针 叶 林 、 以 桦 树 为 主 的 落叶 尊 叶 林 、 以 华山 松 为 主 的 针 阔 叶 混 交 林 、 以 杨 树 为 主 的 阔 叶 林 和 其 他 林地 
内 有 一 定 面积 的 灌 从 ,草地 耕地、 建筑 用 地 , 且 林 区 内 穿插 一 条 公路 。 

结合 遗传 距离 和 地 理 距 离 ,检验 了 神农 架 金 丝 猴 是 否 符合 距离 隔离 模型 ,结果 显示 , 川 金 丝 猴 的 遗传 距离 
与 地 理 距 离 相关 程度 不 显著 (r=0.214,P=0.115$) (图 3)。 以 基因 流水 平 与 地 理 距 离 为 参数 的 相关 性 分 析 结 
采 表 明 , 居 和 群 间 的 地 理 距 离 和 它们 之 间 的 基因 流水 平 也 没有 显著 的 关系 (r=0.137,P 20.320) (图 3)。 


遗传 多 样 性 是 种 群 在 进化 过 程 中 应 对 环境 变化 所 必需 的 物质 基础 ,遗传 多 样 性 对 维持 物种 的 适应 性 和 进 
化 潜力 具有 重要 的 意义 。 神 农 架 川 金丝猴 种 群 是 分 布 在 我 国 最 东 端 的 一 个 扳 立 种 群 ,而 且 种 群 数量 相对 最 
少 , 明 确 该 种 群 的 遗传 结构 和 关键 的 生境 影响 因素 ,对 于 该 种 群 的 保护 和 管理 具有 重要 的 意义 。 本 研究 中 神 
农 架 川 金 丝 猴 遗 传 多 样 性 指数 (局 10.559; H, :0.626) ,与 Chang 等 ”研究 中 神农 架 川 金丝猴 (样品 量 为 153) 
遗传 多 样 性 水 平 相当 (五 ,:0.591;H;:0.589)。 在 相同 的 微 卫星 位 点 上 ,与 分 布 在 其 他 两 个 地 理 区 域 的 川 金 丝 
猴 相 比 ,神农 架 遗 传 多 样 性 水 平 偏 低 ,这 与 先前 对 川 金丝猴 种 群 遗 传 多 样 性 研究 结果 一 致 ”4 。 

等 位 基因 的 丢失 是 造成 物种 遗传 多 样 性 降低 和 发 生 遗 传 漂 变 的 重要 因素 ,本 人 研究 中 的 12 个 微 卫 星 位 点 
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2 神农架 川 金丝猴 适宜 栖息 地 分 层 图 


Fig.2 Layered graph of suitable habitat for golden snub-nosed monkey in Shennongjia National Nature Reserve 
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图 3 神农 架 川 金丝猴 的 遗传 距离 和 基因 流 与 地 理 距 离 相关 性 分 析 


Fig.3 Correlation analysis of golden monkey in Shennongjia National Nature Reserve between genetic distance with geographic distance 


and between gene flow level with geographic distance 


的 等 位 基因 分 布 不 均 ,低频 率 等 位 基因 (等 位 基因 频率 小 于 0.1) 占有 和 较 高 的 比例 ,其 中 低频 率 等 位 基因 比例 
在 居 群 中 高 达 43.56%。 频 率 低 的 稀有 等 位 基因 是 进化 积累 的 结果 ,这 些 低频 率 的 等 位 基因 可 能 随 着 遗传 深 
变 , 在 未 来 种 群发 展 中 存在 较 大 的 等 位 基因 丢失 风险 ,进而 可 能 导致 基因 减少 、 杂 合 度 降 低 , 可 能 进一步 导致 
种 群 的 生存 力 下 降 。 与 大 的 种 群 相 比较 ,小 种 群 对 遗传 漂 变 的 影响 敏感 得 多 。 具 有 适合 度 的 等 位 基因 可 能 会 
被 丢失 ,而 适合 度 较 差 的 等 位 基因 却 可 能 得 以 保留 ,从 而 导致 近 交 衰退 和 个 体 适 合 度 的 下 降 , 进 而 削弱 了 种 群 
的 适应 性 进化 潜力 ,因此 ,这 些 低频 率 等 位 基因 是 濒危 小 种 群 遗传 多 样 性 保护 中 需要 重点 关注 的 。 神 农 架 
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川 金丝猴 种 群 存在 一 定 比例 的 低频 率 等 位 基因 ,这 极 有 可 能 使 该 种 群 本 有 的 较 低 遗传 多 样 性 水 平 进 一 步 
恶化 。 

基于 微 卫 星 标记 评估 遗传 多 样 性 水 平 的 相关 研究 显示 , 当 不 同 群体 间 存 在 遗传 差异 , 合 为 一 个 整体 时 ,路 
传 多 样 性 水 平 会 受到 影响 而 增加 。 有 研究 显示 分 布 在 秦岭 的 大 熊猫 群体 (五 :0.525 ;HH; :0.486) IRI AKRE 
猫 群体 (及,:0.561; H,:0.559) IRI K REDE MIS (Ho :0.425; Hp :0.366 ) 、 相 岭 大 熊猫 群体 ( : 0.635; Hy: 
0.685) 的 遗传 多 样 性 水 平 比 大 熊猫 种 群 ( 瓦 :0.565 ; Hp :0.642) 的 整体 遗传 多 样 性 水 平 较 低 :9 S RM 
丝 猴 种 群 的 遗传 多 样 性 水 平 与 各 群体 相当 ,种群 的 遗传 分 化 系数 (Rs 值 ) 为 0.042 ,神农 架 群 体 之 间 分 化 程度 
较 低 , 川 金 丝 猴 种 群 的 遗传 多 样 性 水 平 受 各 群体 间 遗 传 差异 影响 不 大 。 当 在 具备 一 定 基因 流 的 前 提 下 ,种群 
内 部 群体 间 的 遗传 结构 差异 会 影响 种 群 遗 传 多 样 性 水 平 的 高 低 。 仰 虹 猴 属 物种 具有 重 层 社 会 体系 ,一 般 有 具有 
稳定 的 社会 结构 和 社 群 ,同时 也 会 发 生 多 个 社 群 的 分 离 聚 合 现象 ““ 。 神 农 架 川 金 丝 猴 社 会 结构 相对 稳定 ， 
研究 发 现 群体 间 、 猴 群 间 具 有 一 定 的 基因 流 , 可 能 群体 间 存 在 聚合 的 机 会 。 基 于 目前 神农 架 川 金丝猴 种 群 内 
部 群体 间 遗 传 差异 不 大 的 情况 下 ,建议 考虑 与 其 他 川 金 丝 猴 种 群 进行 交换 和 交流 ,增加 大 龙潭 人 工 补 食 群 体 
的 遗传 差异 和 数量 ,合理 人 工 补 食 群 群体 中 雌雄 比例 和 年 龄 组 成 ,使 该 群体 保持 较 高 的 适应 性 和 进化 潜力 ,并 
建立 适当 的 生态 廊 道 ,增加 神农 架 川 金丝猴 群体 间 基 因 交 流 。 

结合 地 理 信 息 数 据 分 析 表 明 ,11 个 川 金丝猴 猴 群 相互 之 间 的 遗传 差异 与 其 地 理 距 离 相关 性 不 显著 , 而 灌 
从 和 草地 及 人 类 干扰 可 能 使 川 金丝猴 的 扩散 受到 影响 ,使 得 神农 架 川 金丝猴 种 群 内 具有 遗传 分 化 趋势 现象 。 
大 龙潭 群体 中 ,DLT-3 猴 群 与 大 龙潭 其 他 的 猴 群 (DLT-1、DLT=2<DLT=4) 间 的 Nei's 遗传 距离 分 别 为 0.083、 
0.115 和 0.167, 比 其 中 的 其 他 两 两 猴 群 间 遗 传 距离 都 大 ,DLT-3 猴 群 活动 区 域 周 边 为 灌 丛 ,在 川 金丝猴 野外 活 
动 区 域 的 研究 中 显示 它们 很 少 在 草地 或 者 灌木 从 活动 …, 因 此 ; 灌 从 的 分 布 可 能 对 DLT-3 猴 群 与 其 他 群体 交 
流产 生 阻 得 ,该 居 群 近 交 系数 较 大 ,应 该 尽 可 能 的 为 该 猴 群 建立 适当 的 生态 廊 道 ,以 增加 猴 群 间 的 交流 。 研 究 
结果 还 发 现 ,千家 坪 的 猴 群 (QJP-1、QJP-2) 与 金 猴 岭 的 猴 群 中 JHL- 1,JHL-2 的 遗传 距离 , 比 千家 坪 的 猴 群 
(QJP-1、QJP-2) 与 金 猴 岭 的 猴 群 中 JHL-3 ,JHL-4 的 遗传 距离 要 大 ,人 金 猴 岭 内 部 JHL-1 猴 群 与 JHL-4 猴 群 的 遗 
传 距 离 最 大 ,大 龙潭 地 区 除 人 工 补 食 群 体外 的 其 他 猴 群 与 千家 坪 猴 群 和 金 猴 岭 的 猴 群 有 一 定 的 遗传 距离 ,这 
些 说 明 可 能 横 穿 林 区 的 旅游 公路 对 川 金 丝 猴 的 扩散 有 一 定 阻 碍 的 作用 。 根 据 川 金丝猴 养育 基地 的 工作 人 员 
观察 , 因 夏季 属 于 旅游 高 峰 期 , 川 金 丝 猴 在 夏季 基本 不 会 到 公路 上 活动 ,更 不 会 穿越 公路 ,只 有 在 冬季 至 早春 
时 期 才 会 有 川 金丝猴 在 公路 两 侧 活 动 ”。 因 此 ,公路 建设 与 存在 所 带 来 的 环境 污染 、 品 音 干扰 等 可 能 使 得 川 
金丝猴 的 扩散 受到 一 定 阻碍 。 控 制 保 护 区 区 域内 公路 的 车 流量 与 通行 时 间 ,在 大 龙潭 区 域内 和 人 金 猴 岭 区 域内 
破碎 化 的 川 金丝猴 适宜 栖息 地 间 建 立 生 态 廊 道 , 扩 大 和 提高 川 金丝猴 适宜 栖息 地 的 面积 和 质量 ,这 些 将 对 于 
保护 和 增加 神农 架 金 丝 猴 种 群 间 的 基因 交流 具有 重要 意义 。 
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